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RESUMEN 
 
Los problemas gastrointestinales representan un alto porcentaje de incidencia en 
los pacientes con el Trastorno del Espectro Autista (TEA), el cual es fuertemente 
vinculado a desencadenar la conducta característica de este trastorno. En el 
presente estudio, las comunidades bacterianas cultivable y no cultivables de la 
microbiota intestinal procedentes de pacientes con autismo e individuos sanos del 
norte del Perú fueron analizadas por metagenómica y genómica dirigida al gen 
16S rRNA específico de bacterias. Por metagenómica, la composición bacteriana 
de la microbiota intestinal de ambos grupos fue representada por 110 géneros, 
siendo Prevotella el más abundante en pacientes con TEA y Bacteroides el más 
abundante en individuos sanos. Además se identificaron 5 géneros pertenecientes 
sólo a pacientes con autismo, entre ellos, el género Succinivibrio y 
Fusobacterium, y 8 géneros presentes sólo en la microbiota intestinal de 
individuos sanos destacando Campylobacter y Megasphaera. Por otro lado, por 
genómica fueron identificadas 28 especies, entre ellas, Klebsiella pneumoniae 
presente en pacientes con TEA y Lactococcus garvieae en individuos sanos. Los 
resultados obtenidos en esta investigación muestran una clara diferencia de las 
comunidades bacterianas de la microbiota intestinal presente en pacientes con 
autismo comparadas a individuos sanos, lo que podría vincular las alteraciones de 
la microbiota intestinal en la conducta de pacientes con autismo; lo que promueve 
a realizar un estudio más amplio para establecer la disbiosis característica de la 
microbiota intestinal de pacientes con autismo en nuestro país y especialmente 
para llevar a cabo un mejor diagnóstico y tratamiento que mejoren la calidad de 
vida de pacientes con autismo.  
 
Palabras clave:metagenómica, microbiota, autismo 
 
 
 
 
ABSTRACT 
 
Gastrointestinal problems represent a high percentage of incidence in patients 
with Autism Spectrum Disorder (ASD), which is strongly linked to trigger the 
behavior characteristic of this disorder. In the present study, the culturable and 
non-culturable bacterial communities of the intestinal microbiota from patients with 
autism and healthy individuals from northern Peru were analyzed for metagenomic 
and genomic targeting of the 16S rRNA gene specific for bacteria. By 
metagenomic, the bacterial composition of the intestinal microbiota of both groups 
was represented by 110 genera, being Prevotella the most abundant in patients 
with ASD and Bacteroides the most abundant in healthy individuals. In addition, 5 
genres belonging only to patients with autism were identified, among them, the 
genus Succinivibrio and Fusobacterium, and 8 genera present only in the intestinal 
microbiota of healthy individuals, highlighting Campylobacter and Megasphaera. 
On the other hand, by genomics 28 species were identified, among them, 
Klebsiella pneumoniae present in patients with ASD and Lactococcus garvieae in 
healthy individuals. The results obtained in this investigation show a clear 
difference of the bacterial communities of the intestinal microbiota present in 
patients with autism compared to healthy individuals, which could link the 
alterations of the gut microbiota in the behavior of patients with autism; which 
promotes a broader study to establish the characteristic dysbiosis of the intestinal 
microbiota of patients with autism in our country and especially to carry out a 
better diagnosis and treatment that improve the quality of life of patients with 
autism.  
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